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ABSTRACT

The objective of this study was to determine the breed differences in the 3'-untranslated region (UTR) of MC1R 
mRNA, which may be used to distinguish Korean brindle cattle (Chikso) from other breeds. We investigated the 
relationship between the variation of 3'-UTR of the MC1R mRNA and coat color among different breeds and the 
Korean brindle cattle with different coat colors. MC1R mRNA expression levels were determined in accordance with 
the coat color and hair colors of the tail. Total cellular RNA was extracted from the hair follicles of the tails in 
Hanwoo, Korean brindle cattle, Holstein and Hanwoo × Holstein crossbred cattle. After cDNA synthesis, PCR was 
performed. Sequences of the 3'-UTR of MC1R mRNA were analyzed. The 3'-UTR of the MC1R mRNA from different 
breeds of cattle did not show any variations. There were no variations in the 3'-UTR of the MC1R mRNA in Korean 
brindle cattle with different coat colors. The levels of MC1R mRNA expression in hair follicles of the tail varied 
substantially among the Korean brindle cattle with different coat colors, except yellow coat color. Correlation between 
the MC1R mRNA expression in the hair follicles of the tail and coat color may be present in the Korean brindle 
cattle, but not between the variations of 3'-UTR of MC1R mRNA and coat color. Further studies to determine the 
regulation of MC1R mRNA expression from the hair follicles of different coat colors will be beneficial in clarifying 
the role of MC1R in the coat colors of the Korean brindle cattle.
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서  론

가축에 있어서 모색은 품종을 결정하는 여러 요인 중에 대

표적인 질적 형질로서, 품종의 고유성과 가치를 나타낸다. 소
에 있어서도 Barsh(2001)와 Olson(1999)은 소의 품종 결정에
가장 큰 영향을 미치는 것은 모색과 색의 분포 형태라고 하였

다. 그리고 외모 심사에서 이모색을 발현하는 개체는 고유의
품종으로 인정되지 않는 사례도 적지 않다. 모색의 분포를 보
면 젖소의 대표적 품종인 Holstein은 검은색과 흰색의 얼룩무
늬를, Jersey는 검은색이나 황색, 회색을 띠는 갈색을, Charolais
는 흰색이나 유백색을, Guernsey는 붉은색을 띠는 갈색과 흰

색이 섞인 얼룩무늬를, 흑모화우와 Aberdeen-Angus는 주로 검
은색을, 한우와 Limousine은 황갈색을, 그리고 칡소(Korean 
brindle cattle)는 갈색 바탕에 검은 줄무늬를 갖는 등 다양하다.
포유동물의 모색과 관련된 유전자에는 eumelanin(검정색 또

는 갈색)의 합성에 관여하는 tyrosinase related protein 1(TYRP 
1)(Berryers 등, 2003)과 phaeomelanin(붉은색 또는 황색)과
eumelanin의 발현에 중요한 역할을 하는 호르몬 수용체인

MC1R(Klungland 등, 1995; Berryers 등, 2003; Seo 등, 2007; 
정 등, 2000; 도 등, 2007), 그리고 MC1R과 길항작용을 하는
Agouti signaling protein(ASIP)(Barsh, 1996)등이 있다. 또한
TYR(Schmutz 등, 2004), KIT(Reinsch 등, 1999), KITLG 
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Fig. 1. Photographs of a Hanwoo, Korean brindle cattle, Holstein and Hanwoo x Holstein crossbred. (a) Hanwoo with brown coat color, 
(b) Korean brindle cattle with whole brindle (≧50%) coat color, (c) Holstein with black and white coat color, (d) Hanwoo × 
Holstein crossbred with almost black coat color.

(Charlier 등, 1996; Seitz 등, 1999) 유전자도 모색에 영향을 준
다고 보고되었다. 최근에 Schmutz 등(2013)은 MC1R과 pre- 
melanosomal protein(PMEL)의 상호작용을 보고하였고, Brenig 
등(2013)은 백모의 변이와 KIT 유전자와의 연관성을 보고함
으로써 다양한 모색에 관여하는 유전자 간에 상호작용과 발

현 정도에 의해 여러 가지 모색이 표현되고 있음이 밝혀지고

있다.
그러나 일부 표현형들은 유전자의 coding region 분석만으

로 설명될 수 없었다. 이를 규명하기 위하여 MC1R과 ASIP 등
과 같은 모색 유전자 전사체의 noncoding region에 관련된 분
자생물학적 조절 기작에 대한 연구에서, 번역되지 않는 부위
(비번역 부위)는 특정한 염기 서열과 구조를 가지고 있어

mRNA의 반감기와 단백질 번역 과정, 멜라닌 생성에 영향을
준다고 Rouzaud 등(2010)은 보고하였다. 일반적으로 유전자
의 발현은 DNA, RNA, 단백질의 각 단계에서 조절되며, 전사
(transcription)와 번역(translation)이라는 두 단계를 거친다. 특
히 진핵생물의 유전자에서 합성되는 RNA는 5' 말단에 cap 형
성이 일어나고, 3' 말단에 polyA가 첨가되어 1차 RNA 전사체
로 된 후, intron이 제거되는 RNA splicing을 거쳐 mRNA가 형
성된다. mRNA의 5' 말단과 3' 말단에는 비번역 부위(untran- 
slated regions, UTRs)가 존재하는데, 이는 단백질로 번역되지
는 않지만, 리보솜 부착과 같은 기능을 갖는 mRNA의 일부분
이며, 특히 3'-UTR은 translation 효율, mRNA의 안정성과

localization 등에 중요한 역할을 한다고 보고하였다(Decker 등, 
1995; Rouzaud 등, 2003).

Rouzaud 등(2010)은 Holstein, Charolais, Limousine 품종에
서 소의 모색별로 피부의 RNA를 추출하여 비교한 결과, MC1R 
mRNA의 3'-비번역 부위의 길이가 소의 품종별로 또는 같은
품종이라도 모색별로다르다고보고하였다. 이는 MC1R mRNA
의 3'-비번역 부위를 분석하여 품종을 구분할 수 있는 가능성
을 제시한 것이다. 따라서 본 연구는 칡소, 한우, Holstein과 교
잡우(한우 × Holstein)에서 아직 시도되지 않은 MC1R mRNA
의 3'-비번역 부위를 품종별로 비교 분석하여 이를 이용한 품
종 간 판별이 가능한지를 조사하고, 또한 MC1R mRNA의 발
현 수준과 5종류로 분류된 칡소의 호반모색 발현과의 상관관

계를 분석하고자 수행되었다.

재료 및 방법

1. 공시동물과 소의 모색

본 연구에사용된 공시 동물은 칡소 36두, 한우 7두, Holstein 
6두, 교잡우(한우 × Holstein) 5두를 포함하여 총 54두였다(Fig. 
1). 칡소의 개체별 모색의 구분은 한국종축개량협회 공고

(2008-2호)를 기본으로 하여 재설정하였으며(한국종축개량협
회, 2008), 모색은 6개월령 이상을 대상으로 조사하여 5종류
[전신호반모, 부분호반모, 부분(일부)호반모, 황모(칡소인 부모
로부터 태어났으나 모색이 황모인 칡소 자손들), 흑모]로 구분
하였다. 전신호반모는 호반 무늬가 50% 이상인 경우, 부분호
반모는 호반 무늬가 10% 이상에서 50% 미만인 경우, 그리고
부분(일부)호반모는 고유의 호반 무늬가 10% 미만으로 있는
경우이며, 황모는 전신의 모색이 한우와 비슷한 황색인 경우
이고, 흑모는 전신의 모색이 흑색인 경우로 각각 구분하였다. 
칡소의 개체별 모색의 구분과 함께 꼬리 모색도 조사하였다. 
한우와 Holstein, 교잡우(한우 × Holstein)는 외관상 대표 모색
과 꼬리 모색을 조사하였다.

2. 모근 RNA 추출 및 Reverse Transcription-Polymerase Chain Reaction 
(RT-PCR)
꼬리에서 채취한 모근을 포함한 모발을 5 mg 이내로 1.5 ml 

Eppendorf tube에 넣은 후, RNeasy Micro Kit(QIAGEN, Ger- 
many)를 이용하여 RNA를 추출하였으며, Biodrop(Biochrom, 
England)을 이용하여 RNA의 농도를 측정하였다. 모근에서 추
출한 RNA(100 ng/μl)를 template로 하고, one-step RT PCR 
DyeMIX(Enzynomics, Korea)를 사용하였으며, Veriti thermal 
cycler(AB, USA)에서 50℃로 30분간 처리하여 cDNA를 합성
하였다.

MC1R 유전자 mRNA의 3'-비번역 부위를 증폭하기 위하여 
GenBank에 등록된 MC1R 염기 서열(GenBank accession no. 
NM_174108.2)을 참고로 primer 쌍(forward primer 1280F: 5'- 
gca gtc cct tga caa aga gg-3'와 reverse primer 1745R: 5'-gca 
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cca agc atc acg ttt att-3')을 설계하였다. 설계된 primer들에 의
한 예상 증폭 범위는 위의 MC1R 염기서열 1280부터 1745까
지 466 bp였다. 합성된 cDNA와 10 pmol primer를 포함하여
PCR을 수행하였다. PCR 반응조건은 pre-denaturation으로 9
5℃에서 10분간 가열한 후, (95℃에서 30초간 denaturation, 6
1℃에서 20초간 annealing, 72℃에서 1분 20초간 extension)을
35 cycle 반복한 후 마지막으로 72℃에서 5분간 finalextension
을 실시하고, PCR을 완료하였다. 증폭된 DNA를 확인하기 위
해 1X TBE buffer로 2% agarose gel을 제조하여 100 volt에서
50분간 전기영동을 실시하였다.

3. 품종별 및 칡소의 모색에 따른 MC1R mRNA 3'-비번역 부

위의 변이, 염기서열 분석, 발현 수준, 꼬리의 모색에 따

른 발현 수준

소의 품종별로, 그리고 칡소의 모색 구분에 따라서 모색 유
전자 MC1R mRNA의 3'-비번역 부위의 차이를 분석하였다. 
소의 품종별로 모색 유전자 MC1R mRNA의 염기서열을 분석
하기 위하여 RT-PCR을 실시하고, 증폭 산물들을 PCR Purifi- 
cation kit(Enzynomics, Korea)를 이용하여 정제한 후 염기서열
을 분석하였다(제노텍, 대전, Korea). 염기서열의 분석에는 3
쌍의 primer를 사용하였는데, forward primer 1127F: 5'-ctc ttc 
ctg gcc ctc atc at-3'와 reverse primer 1723R: 5'-ata ctg ctg cac 
tgc ttc ct-3', forward primer 1280F: 5'-gca gtc cct tga caa aga 
gg-3'와 reverse primer 1723R: 5'-ata ctg ctg cac tgc ttc ct-3', 
그리고 forward primer 1280F: 5'-gca gtc cct tga caa aga gg-3'
와 reverse primer 1745R: 5'-gca cca agc atc acg ttt att-3'을 이
용하였다. 또한, 칡소와 각 품종별 소의 꼬리 모색에 따른

MC1R mRNA의 발현 수준을 분석하여 비교하였다.

결  과

1. 품종별 MC1R mRNA 3'-비번역 부위의 변이와 염기서열 분석

본연구에공시된한우, 칡소, Holstein, 교잡우(한우 × Holstein)
를 포함한 총 54두의 꼬리에서 대표 모색을 반영하는 모발을
모근을 포함하여 채취하고, RNA를 추출한 후 cDNA를 합성
하여 PCR을 수행함으로써 모색 유전자 MC1R mRNA 3'-비번
역 부위의 변이를 비교하였다. 한우와 칡소, Holstein, 교잡우
(한우 × Holstein)에서는 MC1R mRNA의 3'-비번역 부위의 비
교 부위가 모두 466 bp로서 길이가 같아, 품종에 따른 3'-비번
역 부위의 변이는 없었다(Fig. 2). MC1R mRNA 3'-비번역 부
위의 염기서열을 분석한 결과, 전에 품종 간 차이가 있다고
보고되었던 비교 부위의 염기서열이 네 품종에서 모두 동일

하였다(Fig. 3). 따라서 품종 간 3'-비번역 부위의 변이가 없었
던 염기서열 분석의 결과는 한우, 칡소, Holstein, 교잡우(한우

× Holstein)에서 MC1R mRNA의 3'-비번역 부위를 RT-PCR 
방법으로 비교했을 때 품종 간의 변이가 없었던 결과(Fig. 2)
와 일치하였다.

2. 칡소의 모색에 따른 MC1R mRNA의 3'-비번역 부위 변이

실험 재료로 공시된 36두의 칡소를 모색에 따라 전신호반
모, 부분호반모, 부분(일부)호반모, 황모, 흑모로 구분하고, 꼬
리에서 대표 모색을 반영하는 모발을 모근을 포함하여 채취

하였다. 모근에서 추출한 RNA를 template로 cDNA를 합성하
고 PCR을 수행하였다. 칡소의 모색에 따른 MC1R mRNA의
3'-비번역 부위의 변이를 비교하였는데, 칡소는 5종류의 모색
에서 MC1R mRNA의 3'-비번역 부위의 비교 부위는 모두 466 
bp로서 길이가 같아, 모색에 따른 3'-비번역 부위의 변이는 없
었다(Fig. 4). 그러나 증폭된 MC1R cDNA 단편의 농도를 전
기영동을 실시하여 비교하면, 칡소의 모색에 따라 농도의 차
이가 있었다. 호반 무늬가 50% 이상인 전신호반모와 흑모를
가진 칡소는 모두 20두였고, 이들에서는 증폭된 단편의 농도
가 가장 진하였다. 그러나 호반 무늬가 10% 이상에서 50% 미
만인 부분호반모를 가진 칡소들과 모색이 황모에 가깝고, 호
반무늬가 10% 미만인 부분(일부)호반모를 가진 칡소들은 모두
16두였는데, 이들에서는 증폭된 단편의 농도가 연한 경향

Fig. 2. Comparison of the 3'-untranslated region (UTR) of MC1R 
mRNA from the three representative animals of different 
breeds by RT-PCR. Lane 1∼3: Han(Hanwoo), Lane 4∼6: 
Br (Korean brindle cattle), Lane 7: M (molecular weight 
marker), Lane 8∼10: Hol (Holstein), Lane 11∼13 : Cross 
(Hanwoo x Holstein crossbred).

(1591) (1627)

Fig. 3. Sequence of the 3'-untranslated region (UTR) of MC1R mRNA 
from the nucleotides 1591 to 1627 in different breeds of 
cattle. Nucleotide sequences were identical in Hanwoo, Korean 
brindle cattle, Holstein, and Hanwoo x Holstein crossbred. 
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Fig. 4. Comparison of the 3’-untranslated region (UTR) of MC1R mRNA from three representative animals of Korean brindle cattle with different 
coat colors by RT-PCR. Lane 1, 11: M (molecular weight marker), Lane 2∼4: Whole (≧50% of the whole body), Lane 5 ∼7: 
Part-whole (10∼50% of the whole body), Lane 8∼10: Part (<10% of the whole body), Lane 12∼14: Brown, Lane 15∼17: Black.

을 보였다. 황모를 가진 칡소는 증폭된 단편의 농도가 부분
(일부)호반모를 가진 칡소보다는 진하였고, 흑모나 전신호반
모를 가진 칡소들보다는 연하였다(Fig. 4).

3. 소 꼬리 모색에 따른 MC1R mRNA의 발현 수준 비교

소의 품종별 꼬리 모색은 대표 모색을 포함하여 다양한 모

색이 존재하는 경우와 단일 모색에 가까운 경우로 구분되었

다. 칡소의 꼬리 모색은 백색, 황색, 갈색, 흑색이 복잡하게 혼
재된 양상으로 다른 품종에 비해 더 다양한 모색을 가지고 있

었다(Fig. 5 top panel-위, a)∼j)). 한우의 꼬리 모색은 주로 황
색과 갈색인데, 일부 백색과 흑색이 혼합되어 있었으며, 대표
모색은 황갈색이었다(Fig. 5, bottom panel-위, a)∼c)). 공시된
Holstein은 전신의 모색이 검정색과 흰색의 얼룩무늬이지만, 
꼬리의 모색은 거의 흰색이었고, 교잡우(한우 × Holstein)는 꼬
리 모색이 검정색이었다(Fig. 5 bottom panel-위, d)∼f)). MC1R 
mRNA의 발현 수준은 RT-PCR을 수행한 후 전기영동을 실시
하여 증폭된 단편의 농도로 발현 수준을 비교하였다. 칡소의
다양한 꼬리 모색에 따라, 증폭된 단편의 농도는 연한 정도, 
중간 정도, 진한 정도를 포함하여 5단계로 나눌 수 있었다

(Fig. 5 top panel-중간). 그 중에서 꼬리 모색이 황모에 가까운
칡소들에서는(Fig. 5 top panel-위, a)∼c)) 증폭된 단편의 농도
가 연하거나 중간 정도였고(Fig. 5 top panel-아래, a(n=2), 
b(n=1), c(n=4+1)), 꼬리 모색이 황모와 흑모가 혼재된 칡소들
(Fig. 5 top panel-위, d)∼h))은 증폭된 단편의 농도가 연하거
나 중간 정도인 경우(Fig. 5 top panel-아래, d(n=4), e(n=8))와
증폭된 단편의 농도가 중간 정도이거나 진한 경우(Fig. 5 top 
panel-아래, f(n=3), g(n=2+1), h(n=3))가 있었으며, 그리고 꼬
리 모색이 흑모에 가까운 칡소들(Fig. 5 top panel-위, i)∼j))은
증폭된 단편의 농도가 주로 진한 경향을 보였다(Fig. 5 top 
panel-아래, i(n=1+1), j(n=4)). 따라서 칡소에서는 꼬리 모색이
진해질수록, 증폭된 단편의 농도가 진한 경향을 보였다. 한우
는 전신호반모와 교잡우(한우 × Holstein)에비해꼬리모색이
황갈색으로색상이연하지만(Fig. 5 bottom panel-위, a)∼c)), 증
폭된 단편의 농도가 주로 중간 정도였다(Fig. 5 bottom panel-

아래, a(n=2), b(n=2), c(n=2)). Holstein의 꼬리 모색은 흰색으
로 한우보다 색상이 연하고(Fig. 5 bottom panel-위, d)), 증폭
된 단편의 농도도 한우보다 연했다(Fig. 5 bottom panel-아래, 
d(n=6)). 교잡우(한우 × Holstein)는 꼬리 모색이 검정색으로
(Fig. 5 bottom panel-위, e)∼f)), 증폭된 단편의 농도가 가장
진했다(Fig. 5, bottom panel-아래, e(n=2), f(n=2)).

고  찰

가축의 모색은 품종을 결정하는 대표적인 질적 형질 중의

하나로서, 품종의 고유성과 가치를 결정하는데 중요하다. 포유
동물의 모색과 관련된 유전자들은 tyrosinase related protein 1 
(TYRP1)(Berryers 등, 2003)과 호르몬 수용체인 MC1R(Klung- 
land 등, 1995; Berryers 등, 2003; Seo 등, 2007; 정 등, 2000; 
도 등, 2007), 그리고 MC1R과 길항작용을 하는 Agouti sig- 
naling protein(ASIP)(Barsh, 1996) 등을 포함한다. MC1R 유전

자에는 3개의 주요한 대립 유전자 ED,  , e가 알려져 있고, 
품종별로 특정한 대립 유전자가 보고되었다(Klungland 등, 
1995; 정 등, 2000). Normande(Rouzaud 등, 2000), Brown- 
swiss(김 등, 2000) 품종들과 칡소(이 등, 2002)는 주로 MC1R 

유전자의   유전자형을 갖는다. 호반모를 발현하는 칡소에

서는 주로 와 e 유전자형이 보고되었다(이 등, 2002; 
진 등, 2011; 박 등, 2012; 박 등, 2014). Rouzaud 등(2010)은
Holstein, Charolais, Limousine 품종에서 소의 모색별로 피부
의 RNA를 추출하여 비교한 결과, MC1R mRNA 3'-비번역 부
위의 길이가 소의 품종별로 또는 같은 품종이라도 모색별로

다르다고 보고하였다. 본 연구에서는 MC1R mRNA의 3'-비번
역 부위를 분석하여 품종을 구분하기 위한 연구를 수행하였

다. 한우, 칡소, Holstein, 교잡우(한우 × Holstein)를 공시동물
로 이용하여 품종별로 모근에서 추출한 MC1R mRNA의 3'-비
번역 부위 변이를 비교한 결과, MC1R mRNA의 3'-비번역 부
위의 비교 부위가 모두 466 bp로서, 길이가 같아 품종에 따른
3'-비번역 부위의 변이는 없었다(Fig. 2). 이 결과는 Rouzaud 등
(2010)이 Holstein의 경우, 모색이 흰색일 때는 alternative
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Fig. 5. Variation of the tail hair colors and MC1R mRNA expression in the Korean brindle cattle, Hanwoo, Holstein, and Hanwoo x 
Holstein crossbred. In the top panel, pictures of tail hairs from the Korean brindle cattle are shown in squares from the brightest 
hair in the square a) to the darkest hair in the square j), arranged as the hair color becomes darker. Below the squares of 
tail hairs, levels of MC1R mRNA expression shown by gel electrophoresis are aligned with the matching tail hairs, indicated 
in blue rectangles with the number of animals within the parenthesis. In the bottom panel, pictures of tail hairs from Hanwoo 
in the squares a)∼c), Holstein in the square d), and Hanwoo x Holstein crossbred in the squares e)∼f) are shown. Below 
the squares of tail hairs, levels of MC1R mRNA expression shown by gel electrophoresis are aligned with the matching tail 
hairs, indicated in blue rectangles with the number of animals within the parenthesis.

splicing에 의하여 흰색-검정색인 부위보다 MC1R mRNA 3'-
비번역 부위의 길이가 202 bp 짧다고 보고한 것과 달랐다. 
Rouzaud 등(2010)에 따르면, Holstein, Charolais, Li- mousine 
품종에서는 모색에 따라서 MC1R mRNA 3'-비번역 부위의 길

이가 달라 긴 MC1R mRNA와 짧은 MC1R mRNA가 존재한다
고 보고하였다. 이 경우, 짧은 MC1R mRNA의 길이는 polyA를
포함하지 않았을 때, Holstein, Charolais, Limousine 품종에서
각각 1,608 bp, 1,616 bp, 1,594 bp였다. 그러나 본 연구의 결
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과에서는 MC1R mRNA 3'-비번역 부위에서 1,591∼1,626 
bp(Fig. 3)을 포함한 비교 부위의 염기서열은 칡소를 포함하
여 품종 간의 차이가 없었고, 꼬리모색이 흰색인 홀스타인을
비롯한 각 품종들이 모두 1,616 bp 이상의 긴 MC1R mRNA를
갖는 것을 확인하였다. 따라서 본 연구에 이용된 칡소를 포함
한 각 품종의 공시동물에서는 MC1R mRNA의 3'-비번역 부위
의 변화가 모색의 발현에 관여하지 않는 것으로 판단된다. 칡
소의 모색에 따른 MC1R mRNA 3'-비번역 부위의 변이를 비
교한 결과에서도 모색에 따른 3'-비번역 부위의 변이는 없었
다(Fig. 4). 그러나 흑모, 전신호반모, 부분호반모, 부분(일부)
호반모를 가진 칡소에서는 모색이 진할수록, 전기영동을 실시
하여 비교한 MC1R mRNA 3'-비번역 부위의 증폭된 단편의
농도가 진한 경향을 보였다(Fig. 4). 황모로 태어난 칡소의 자
손들은 모색이 연한 만큼 증폭된 단편의 농도가 연하지 않았

다. 그 이유는 호반모를 가진 칡소들은 와 e 유전자
형으로 원래의 MC1R 단백질을 발현할 수 있는 반면, 황모인
칡소의 자손들은 ee 유전자형의 가능성이 있으며, 증폭된 단편
의 농도가 진하다고 하더라도 frameshift mutation에 의해 길이
가 짧고, C-terminal 아미노산들의 서열이 다른 MC1R 단백질
을 만들기 때문에 호반모의 발현에 영향을 미치지 않는 것으

로 사료된다(Rouzaud 등, 2000; 박 등, 2014). 꼬리모색에 따
른 MC1R mRNA의 발현 수준을 비교했을 때, 칡소에서는 꼬
리모색이 진할수록 MC1R mRNA의 발현 수준이 증가하는 경
향이었다(Fig. 5, top panel). 한우에서는 전신호반모와 교잡우
(한우 × Holstein)에 비해 꼬리 모색이 황갈색으로 색상이 연
하지만, 증폭된 단편의 농도는 중간 정도를 보였다(Fig. 5, 
bottom panel, a)∼c)). 한우에서는 대부분 MC1R 유전자형이
ee이므로(Han 등, 2011; 정 등, 2000; 진 등, 2011), 길이가 짧
고, C-terminal 아미노산들의 서열이 다른 MC1R 단백질을 만
들어져 모색과 MC1R mRNA 발현 수준의 상관관계가 없기
때문인 것으로 판단된다. 공시된 홀스타인 6두는 꼬리 모색이
모두 흰색이어서 검정색의 모근에서 발현되는 MC1R mRNA
의 3'-비번역 부위 변이를 확인할 수 없었으나, Rouzaud 등
(2010)이 Holstein의 경우, 모색이 흰색일 때는 3'-비번역 부위
의 길이가 흰색-검정색일 때보다 202 bp 짧았다고 보고한 것
과는 다르게 3'-비번역 부위의 길이가 길었다. 교잡우(한우 × 

Holstein)에서는 홀스타인의   유전자형과 한우의 e 유전자

형이 모색의 발현에 관련되어, 교잡우의 모색은 주로   유
전자형에 따라 홀스타인의 검정색에 가깝고 증폭된 단편의 농

도도 진한 것으로 사료된다.

결  론

본 연구는 MC1R mRNA 3'-비번역 부위의 변이를 칡소와

다른품종과구별에적용할 수 있도록 하기 위하여 수행하였다. 
칡소 36두, 한우 7두, Holstein 6두, 교잡우(한우 × Holstein) 5
두의 꼬리에서 모근을 포함한 모발을 채취하여 RNA를 추출
한 후, cDNA를 합성하여 PCR을 수행하고, 염기서열을 분석하
였다. 소의 품종과 칡소의 전신 모색에 따른 모색 관련 유전자
MC1R mRNA 3'-비번역 부위의 변이를 비교하였으며, 꼬리
모색에 따른 MC1R mRNA의 발현 수준을 조사하였다. 한우, 
칡소, Holstein, 교잡우(한우 × Holstein)에서 모색 관련 유전
자 MC1R mRNA 3'-비번역 부위에서 비교 부위의 길이가 모
두 466 bp로 같아서 품종에 따른 3'-비번역 부위의 변이는 없
었다. 또한 품종별로 MC1R mRNA 3'-비번역 부위의 염기서
열을 분석한 결과, 품종 간 염기서열의 변이는 없었다. 칡소의
전신 모색을 전신호반모, 부분호반모, 부분(일부)호반모, 황모, 
흑모로 구분하여 MC1R mRNA의 3'-비번역 부위를 비교한 결
과, 모색에 따른 3'-비번역 부위의 변이는 없었다. 칡소의 모색
에 따른 MC1R mRNA의 발현 수준을 비교했을 때, 황모인 칡
소의 자손들을 제외하면, 모색이 연할수록 증폭된 단편의 농도
가 연하고, 모색이 검정색에 가까울수록 증폭된 단편의 농도가
짙은 경향을 보여, 모색과 mRNA의 발현 차이에 상관관계가
있다고 사료된다. 꼬리모색에 따른 MC1R mRNA의 발현 수
준을 비교했을 때, 칡소에서는 모색이 진해질수록 발현 수준
이 증가하는 경향을 보였다. 결론적으로 본 연구에 이용된 공
시동물에서 품종별로 모색과 MC1R mRNA 3'-비번역 부위의
변이는 상관관계가 없었으나, 칡소에서 호반모의 발현과 MC1R 
mRNA 발현수준의차이는상관관계가있다고사료되어 MC1R 
mRNA의 발현기작에 관한 추가 연구가 필요할 것으로 판단
된다.
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